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های ژنتيکی برای بشر در سراسر دنيا  عنوان سرمايه های اهلی با سازگاری بالا هستند و به بزها گونه

دليل خطر کاهش شديد،  هها ب محافظت و شناسايی تنوع ژنتيکی در اين جمعيت. باشند مطرح می

 منطقه در و است ايران بز بومی نژادهای ترين مهم از يکی عدنی شيری بز .ضروری استلازم و 

 بالا و رطوبت حرارت و درجه رغم علی. يابد می پرورش بوشهر استان در فارس خليج ساحلی

 شده سازگار محيطی سخت شرايط با خوبی به اين نژاد کم مراتع در اين مناطق، کيفيت و کميت

اين آزمايش  سخت، محيطی شرايط با سازگار بومی نژادهای از حفاظت اهميت به توجه با. است

تحليل ژنتيکی و بررسی روابط فيلوژنتيکی و شناسايی منشأ مادری اين جمعيت با  منظور تجزيه و به

س أر 97ی رسيدن به اين هدف، از برا. ژنوم ميتوکندری انجام شد HVR1اسفاده از توالی ناحيه 

 بازی جفت 169، يک قطعه  DNAپس از استخراج. دشگيری انجام  بوشهر خون بز عدنی از استان

 90نتايج تنوع ژنتيکی .يابی شد و توالی تکثير PCRبا استفاده از روش  توسط پرايمرهای اختصاصی

ترتيب  هتنوع هاپلوتيپی و نوکلئوتيدی بعلاوه،  هب. جايگاه متفاوت را نشان داد 47هاپلوتيپ بر اساس 

نتايج . دهنده تنوع ژنتيکی بالا در بز عدنی است يج نشاناين نتا. دست آمد به 0973/0و 194/0برابر 

قرابت ژنتيکی  بز عدنی با نژاد عفار از کشور اتيوپینشان داد که NJ فيلوژنتيکی با استفاده از روش 

استان تواند موقعيت جغرافيايی  شود که دليل آن می میبندی  طبقه Aو در هاپلوگروپ  بالايی دارد

  .باشد بوشهر و واقع شدن آن در کنار خليج فارس و دريای عمان 

 

 های کلیدی واژه
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عنوان سرمایه ملی و ذخایر ارزشمند  نژادهای بومی هر کشور به

بز اهلی محصولات مفیدی مانند . شوند ژنتیکی محسوب می

کند و  جامعه انسانی فراهم میگوشت، شیر و الیاف را برای 

مفیدترین حیواناتی است که تاکنون  همین دلیل این دام یکی از  به

ای ه مز عدنی از محدود داب. (Chen et al. 2005) اهلی شده است

 شیری مناطق گرمسیری کشور بوده که با شرایط اکولوژیکی و
یکی  .است یافته گاریبیولوژیکی مناطق ساحلی استان بوشهر ساز

های شناسایی ژنتیکی این نژاد استفاده از  ترین راه از کاربردی

 خصوص استفاده از ژنوم میتوکندریایی های مولکولی به تکنیک

ژن را کد  70های جانوری  ژنوم میتوکندریایی در گونه. است

کننده  ژن کد 22ژن کدکننده زنجیره تنفسی،  17کند که شامل  می

tRNA ژن کدکننده  2وrRNA ست و طول تقریبی آن در بز ا

 .Pahlavan Afshari et al) باشد باز می جفت 10077حدود 

و مستقل از  یاختصاص یحلقو DNA یدارامیتوکندری (. 2016

DNA مختلف  یها گونه کنترل در هیناح یتوال. باشد یم یاتههس

اما وجود چندین ناحیه محافظت  ،متفاوت است اریبس واناتیح

دو  یو دارا دهد نشان می ی را در عملکردشده هماهنگی اساس

 (.Riecher et al. 2012) ستا HVR2و  HVR1 ریمتغ اریبس هیناح

های منطقه کنترل برای بررسی تنوع ژنتیکی و روابط  توالی

در  (.Wilson et al. 1985) ها ارزشمند است تکاملی، در بین گونه

تحقیقات بسیاری جهت بررسی تنوع ژنتیکی و روابط تکاملی از 

 Seyedsharifi and Badbarin) ده استشژنوم متوکندری استفاده 

2019 Rohipoor et al. 2020;). های اهلی پنج تبار مادری  در بز

(A-E ) بر اساس اطلاعات حاصل ازmtDNA  تاکنون تعریف

های بومی  را در نژاد A-Dهاپلوگروه از  4محققین . شده است

کشور چین شناسایی کرده است که سه تبار اول از نظر فراوانی و 

 .Luikart et al)مانند گزارشات قبلی بود  اًتوزیع جغرافیایی تقریب

های محلی هند و پاکستان  کمیاب و فقط در بز Dولی تبار ( 2001

قبلاً   Eو Dتبار میتوکندریایی (. Chen et al. 2005)مشاهده شد 

تبار (. Joshi et al. 2004)در کشور هند شناسایی شده بودند 

(. Sardina et al. 2006)معرفی شد  2770در سال  Fمیتوکندریایی 

نوع هاپلوگروه با تنوع هاپلوتیپی  0سپس در یک تحقیق وسیع، 

 Naderi)را مشخص کردند G  و A،B  ،C ،D،F های بالا با نام

et.al. 2007 ) ها توسط محققان  مورد از این هاپلوگروهکه پنج

 ;Sardina et al. 2006)های اهلی شناسایی شده بود  قبلی در بز

Joshi et al. 2004; Luikart et al. 2001 .) هاپلوگروهG  یک گروه

جدید بود، که در خاورمیانه و شمال آفریقا نزدیک بین النهرین 

 زیادی های پژوهش اگرچه. (Naderi et al. 2007) وجود دارد

 ;Rohipoor et al. 2020;) است شده انجام ایران بزهای روی

Seyedsharifi and Badbarin 2019; Hassani et al. 2010; 

Tohidi nezhad et al. 2015; Shamsalddini et al. 2016 )ولی 

 نشده عدنی مطالعه بز در میتوکندری ژنوم D-loop ناحیه تاکنون

ژنوم میتوکندری بز عدنی جهت بررسی  D-loopو از ناحیه است 

مشخص  منشأ مادری بز عدنیتنوع ژنتیکی استفاده نشده است و 

و ساختار ژنتیکی  به تجزیه و تحلیلنیست، این مطالعه 

بز عدنی پرداخت تا میزان تنوع ژنتیکی   D-loopفیلوژنتیکی ناحیه

 .دشوو منشا مادری این نژاد مشخص 

 

 از اطمینان با بوشهر استان عدنی بز رأس 12 از تحقیق این در

. شد تهیه خون نمونه افراد، بین خویشاوندی رابطه عدم

 ضد ماده حاوی های تیوب در وداج سیاهرگ طریق از گیری خون

ظرف حاوی یخ  ها در سپس نمونه .گرفت انجام EDTAانعقاد 

 DNAد و تا زمان استخراج شآوری و به آزمایشگاه منتقل  جمع

  DNA استخراج. داری شد نگه گراد درجه سانتی -27در دمای 
. انجام گرفت Sinaclon DNA PREP 100 کیتها توسط نمونه

 وسیله دستگاه اسپکتوفتومتر به DNAتعیین کمیت و کیفیت 
در این واکنش ناحیه بسیار . انجام شد 22771اپیندورف مدل 

Iمتغیر 
1 (HVR 1 ) منطقه کنترل ژنوم میتوکندری، با استفاده از از

برای طراحی این . تکثیر شد PCRبا روش  آغازگرهای اختصاصی

معرفی شده در بانک ژن با کد  mtDNAآغازگرها از توالی 

توالی آغازگرهای طراحی شده . استفاده شدNC005044  دسترسی

 :به این صورت بود
ACTCCACAAGCCTACAGA-3′-′F:5 

GGAAAGGTGGAGCGGATG-3′-′R:5 

                                                           
1
 Hyper variable region 1  

  مقدمه

  ها مواد و روش
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 1ای پلیمراز بازی توسط واکنش زنجیره جفت 809تکثیر قطعه 

(PCR) هایسیکل تعداد. بر اساس روش استاندارد انجام شد 

. شد گرفته نظر در 71 هر جفت پرایمر برای PCR واکنش انجام

 1/9میکرولیتر شامل  21 در حجم نهایی PCRاجزای واکنش 

از میکرولیتر  2میکرولیتر از هر پرایمر،  یک ،آب استریل میکرولیتر

 میکرولیتر مستر میکس 1/12استخراج شده و  DNA مونهن

یک مرحله : برنامه حرارتی عبارت بود از. بود( شرکت پیشگام)

سیکل با  71، دقیقه 1درجه  84سازی اولیه در دمای  واسرشت

 19ثانیه، دمای اتصال  77مدت   درجه به 84سازی  دمای واسرشت

مدت ه درجه ب 02ثانیه، دمای بسط  77مدت  گراد به درجه سانتی

 17مدت  درجه به  02ثانیه و یک مرحله بسط نهایی در دمای  41

با استفاده از ژل   PCRمحصولاتالکتروفورز  .باشد دقیقه می

لیتر از محصول  میکرو 177مقدار . گرفتدرصد انجام  2 آگارز

میکرولیتر  17همراه  زی و بهسا ای پلیمراز، خالص واکنش زنجیره

پیکومول  17های رفت و برگشت، با غلظت  از هر یک از آغازگر

 .شدند کره جنوبی ارسالمنظور تعیین توالی به شرکت ماکروژن  به

به روش اتوماتیک  AB13130ها با استفاده از دستگاه  این نمونه

های ناحیه  اطلاعات مربوط به توالی .یابی شدند سانگر توالی

HVR1 ها با استفاده از روش  هر یک از نمونهClustal W  در

د و توالی مورد توافق به طول شردیف  ، همNTI Vectorبرنامه 

 . دست آمد هباز ب جفت 992

 کد طریق از شده استخراج های توالی و توالی این سپس

و  یاهل یها به گونه مربوط NCBI پایگاه در موجود های دسترسی

 MEGA6افزار  نرم به ردیفی هم انجام و ویرایش جهت یوحش

(Tamura et al. 2013 )روش با فیلوژنی درخت و وارد NJ
2 

 Maximum Composite Likelihood مدل با و( یهاتصال همسا)

 آلی بازهای درصد همچنین و( Saitou and Nei 1987) دش رسم

 و هاپلوتیپی تنوع بالاخره وMEGA6  افزار نرم کمک به نیز

 DNAsp 6.1افزار نرم از استفاده با ها هاپلوتیپ تعداد و نوکلئوتیدی

(Rozas et al. 2017 )آمد دست  به. 

 

 

 

                                                           
1
 Polymerase chain reaction 

2 Neighbor Joining 

. ها با موفقیت انجام شد از خون در تمامی نمونه DNAاستخراج 

استخراج شده از کیفیت  DNAسنجی نشان داد که  نتایج طیف

ای  الکتروفورز محصولات واکنش زنجیره. مناسبی برخوردار است

نشان داد که پرایمرهای  دو درصدپلیمراز بر روی ژل آگارز 

 809طول  ای به خوبی فعالیت نموده و قطعه طراحی شده به

 (. 1شکل )دست آمد  بر روی ژل به HVR1باز برای ناحیه  جفت

 

 
بر روی ژل آگارز  HVR1تکثیر شده ناحیه  آر.سی.پیمحصولات  1 -شکل

 .درصد دو

 

نمونه، از  HVR1 12دست آمده مربوط به ناحیه  ههای ب طول توالی

پس از  7بنابراین توالی مورد توافق .باز متغیر بود جفت 992تا  901

 باز یرای ناحیه جفت 992ها با طول  ردیفی توالی ویرایش و هم

HVR1 12ای در  گونه حذف و اضافه هیچ. عدنی تعیین شد زب 

تا  HVR1های  توالی. دشمنطقه کنترل مشاهده ن HVR1توالی 

 17ها دارای  این توالی. مورفیسم بودند حدود زیادی دارای پلی

ترین هاپلوتیپ  بزرگ. جایگاه متفاوت بود 42هاپلوتیپ بر اساس 

هر کدام دارای یک هاپلوتیپ دیگر  8فرد و بقیه یعنی  7دارای 

و تنوع نوکلئوتیدی برابر  814/7تنوع هاپلوتیپی برابر . فرد بودند

جایگاه متفاوت،  42این . دست آمد در این آزمایش به 7127/7

 41 باشد که دهنده تجمع جهش در طول دوران تکامل می نشان

بودند، یعنی در همه  4ها از نوع جایگزینی انتقالی مورد از آن

جای  هجای پورین و پیریمیدین ب پورین به ازب ها موقعیت

پیریمیدین جایگزین شده است و فقط یک مورد در موقعیت 

رخ داده است و نوکلئوتید  1، جایگزینی از نوع متقاطع01شماره 

A  جایگزین نوکلئوتیدT  (.1جدول )شده است 

                                                           
3
 Consensus 

4 
Transition 

5 Transversion 

  نتایج و بحث
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 HVR1یابی شده ناحیه  های توالی وت در بین نمونههای نوکلئوتیدی متفا موقعیت -1جدول 

  هاپلوتیپ  1 2 7 4 1 0 0 9 8 17

  هاپلوتیپ فراوانی  1 1 1 1 1 1 1 7 1 1

 

. C . . . . . . . T 07 1 

ت
قعی

مو
 

. . . . . . . A . T 01 2 

. . . . . . . G . A 09 7 

. A . . . . . . . G 277 4 

. . . . . . T . . C 227 1 
C . . . . . . . . T 271 0 
. . . . . . . G . A 247 0 
. . . . . T . . . C 210 9 
A . A A A A A A A G 218 8 
A . . . . . A . . G 200 17 
C . . . . . . . C T 284 11 
. . . . . . . G . A 280 12 
. . G . . . . . . A 771 17 
. . . C . . . . . T 770 14 
A A A A A A A A A G 778 11 
C . C C C . C C C T 711 10 
. . . . . . . . A G 722 10 
. . . . . G . . . A 777 19 
. . . A . . . . . G 770 18 
. . A . A . . A . G 744 27 
. . . . . . . C . T 741 21 
. . . . . . . C . T 714 22 
. . C C C . . C . T 704 27 
. . . . . . . C . T 787 24 
. . . . . . . C . T 780 21 
. . A . A . . A . G 780 20 
. . T T . T T . T C 789 20 
. . . . . . . . C T 474 29 
. . A A . A A . . G 470 28 
. . . G . . . . . A 410 77 
. C . . . . . . . T 474 71 
G G G G G G G G . A 447 72 
T . T T T T T T T C 400 77 
. . C . . . C . . T 400 74 
. T . T . . . . . C 408 71 
. . . C . . . . . T 170 70 
G G G G G G G G G A 147 70 
. . . . . . . G . A 102 79 
. . . T . . . . . C 010 78 
. . . . A . . A . G 092 47 
. . . . . . . . A C 090 41 
G G G G . G G . G A 918 42 
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تنوع میتوکندریایی و ساختار فیلوژئتیکی بزهای اهلی چینی از 

میتوکندری  HVR1بازی  جفت 491طریق تعیین توالی قطعه 

نواحی کنترل HVR1 نمونه توالی  709از . دشبررسی 

. ای وجود نداشتدست آمده، هیچ حذف و اضافه همیتوکندریایی ب

های  تا اندازه زیادی چندشکل بود و از توالی HVR1های  توالی

 دشجایگاه متفاوت مشخص  118هاپلوتیپ با  140فرد،  709

(Chen et al. 2005.)  تعداد بالای هاپلوتیپ در مقایسه با تعداد

. های مورد مطالعه بود دهنده تنوع بالا در توالی ها نشان کل توالی

بزهای هندی در  قبلاً HVR 1الای هاپلوتیپی در ناحیه این تنوع ب

بنابراین نتایج این . (Joshi et al. 2004) نیز گزارش شده است

ها در  تعداد بالای هاپلوتیپ و 81/7تحقیق یعنی تنوع هاپلوتیپی 

های هندی  بز عدنی تا حدود زیادی مشابه تحقیقات یاد شده در بز

. بالا در جمعیت بز عدنی ایران استو چینی بود و دلالت بر تنوع 

دست آمد که در محدوده  هب 7127/7تنوع نوکلئوتیدی نیز برابر 

 718/7تا  772/7ها که بین  متوسط تنوع نوکلئوتیدی یوکاریوت

  (.Nei and Kumar 2000) باشد قرار دارد می

ها  منطقه کنترل در نمونه HVR1های توالی  ترکیب باز میانگین

درصد  9/29درصد سیتوزین،  9/24رصد آدنین، د 2/77 :شامل

این نتیجه با نتایج سایر محققین . درصد گوانین بود 2/10تیمین و 

زیرا بر اساس مطالعات پیشین، منطقه کنترل در . مشابه است

mtDNA 2سمان مانند همه زوج 1خانواده بزسانان زیر مربوط به 

پستاندارن از جمله  های دیگر گونهو  (گاو، گوسفند بز، خوک)

 و نهنگ (Xu et al. 1996) الاغ، (Bibb et al. 1981) موش

(Arnason et al. 1991) از نظر مقدار A/T اما در . باشد غنی می

 Arnason) مانند خوک آبی (Foran et al. 1988) ها مورد پریمات

and Rand 1992 )و خرگوش (Mignotte et al. 1990) ، منطقه

 Sultana and Mannen) باشد بالایی می A/Cکنترل دارای مقدار 

2004; Chen et al. 2005). 

 روابط فیلوژنتیکی و تعیین منشأ بز عدنی بر اساس ناحیه کنترل

منظور بررسی روابط فیلوژنتیکی نژادهای موردمطالعه، نمودار  به

همان  .دشردیف شده، رسم  های هم درختی با استفاده از توالی

                                                           
1 

 Caprine
 

2 
 Artiodactyla 

 7شود بز عدنی در کنار نژاد عفار ملاحظه می( 2)گونه که در شکل 

لذا بز عدنی احتمالا با نژاد عفار . از کشور اتیوپی قرار گرفته است

جایی که استان بوشهر در کنار  قرابت ژنتیکی بالایی دارد و از آن

فارس و دریای عمان قرار دارد و از نظر جغرافیایی و بر  خلیج

شوند لذا  جهانی این دریاها به خلیج عدن متصل می اساس نقشه

شود که منشأ بز عدنی بوشهر به خلیج عدن  نتیجه گرفته می

با توجه به  -1: باشد این نتایج به دلایل ذیل منطقی می. گردد برمی

مطالعات پیشین سایر محققین، انتقال گسترده بزها در طول 

 Chen) بوده است های قدیم، رایج های انسانی در زمان مهاجرت

et al. 2005; Luikart et al. 2001; Ghavami et al. 2016). 2- 

 .کشور اتیوپی نیز در جنوب غربی خلیج عدن واقع شده است

از  Seyedsharifi and Badbarin (2019) مطابق با این نتایج

و جهت رسم درخت فیلوژنیک استفاده کرده  Iسیتوکروم اکسیداز 

عدنی از دیگر نژادهای کشورهای همسایه  نشان دادند که نژاد

همچون پاکستان و چین و عربستان جداست و در خوشه 

  .گیرد ای قرار می جداگانه

 روابط فیلوژنتیکی و تعیین هاپلوگروه بز عدنی  

های  برای تعیین هاپلوگروه بز عدنی، توالی مورد توافق و توالی

به ربوط های م بر اساس کد دسترسی NCBIاستخراج شده از 

 .استفاده شد Gو  A ،B ،C ،D ،E ،Fهای  هاپلوگروه

 

 
های  توالی HVR1بر اساس ناحیه  Njدرخت فیلوژنی به روش  -2 شکل

 دست آمده از بانک ژن هب

 

                                                           
3 Afar  
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م شد و در نتیجه معلوم ترسی NJسپس درخت فیلوژنی با روش 

این (. 7شکل )قرار دارد  Aشد که بز عدنی در هاپلوگروه 

های  ترین هاپلوگروه در بین انواع هاپلوگروه هاپلوگروه، بزرگ

شکل  در NJدرخت فیلوژنتیکی با روش . باشد موجود در دنیا می

دهد که بز عدنی در کنار بزهای ایرانی و هندی به  نشان می 4

که بیشتر نژادهای بز مطالعات نشان داده . تعلق دارد Aهاپلوگروه 

 .Rohipoor et al) قرار دارند Aوجود در ایران در هاپلوگروه م

2020 ; Colli et al. 2014). 

 

 
 22براساس منطقه کنترل بز عدنی و  NJدرخت فیلوژنی به روش  -7شکل 

  A ,B ,C ,D ,E ,F ,Gتوالی رفرنس متعلق به هاپلوگروه 

 

بر روی  Sultana and Mannen (2004) بررسی انجام شده توسط

رأس بز پاکستانی، نشان داد که همه افراد متعلق به تبار مادری  77

A توپولوژی فیلوژنتیکی در بین تبارهای مادری . بودند

تر  در مطالعات قبلی گستردگی و پراکنش وسیع( میتوکندریایی)

 Sultana) تأیید کرده است D و B، C را نسبت به تبارهای Aتبار 

et al. 2003; joshi et al. 2004) . برای بررسی تنوع داخلی

گسترش جهانی آن، توالی کامل ژنوم  و A هاپلوگروه

 270و  دشبز از نژاد ساردینی ایتالیا مطالعه  29میتوکندریایی 

مورد از این  117توالی گزارش شد که  77چندشکلی مربوط به 

مورد مربوط  87بوده و C و  Bها مربوط به هاپلوگروه  چندشکلی

 . بود A هاپلوگروهبه 

های مربوط به  بز عدنی باتوالیD-Loop مقایسه توالی ناحیه 

های مربوط به  های مختلف، این نژاد با کد دسترسی هاپلوگروه

های این تحقیق نیز  یافته. در یک گروه قرار گرفت Aهاپلوگروه 

و تنوع بیشتر این هاپلوگروه را  Aگسترش جهانی هاپلوگروه 

  .(Doro et al. 2014) کند تأیید می
است که ساختار جغرافیایی  تاکنون نشان داده مطالعات محققین

 مشخصی در بین نژادهای بز وجود ندارد واین مسئله احتمالاً

جمعیت بشری در   بزها در طول مهاجرت انتقال گسترده دلیل به

 .Chen et al. 2005; Ghavami et al) های قدیم بوده است زمان

و تنوع نوکلئوتیدی برابر  814/7هاپلوتیپی برابر تنوع  .(2016

دست آمد که با نتایج بقیه محققین  در این آزمایش به 7127/7

 . خوانی دارد هم

که به بررسی تنوع ژنتیکی در تحقیقی  مطابق با این نتایج

 هاپلوتیپی و تنوع بود میزانبز عدنی پرداخته شده  bسیتوکروم 

آمد که  دست به 772/7و  10/7 اویمس ترتیب به نوکلئوتیدی تنوع

 .Rohipoor et al)بود  عدنی بز جمعیت در بالا تنوع دهنده نشان

2020). 

ساختار ژنتیکی و تجزیه فیلوژنتیکی جمعیت بز  در تحقیقی

خلخالی با استفاده از ژنوم کامل میتوکندری در بز خلخالی بررسی 

 974/7ترتیب  تنوع هاپلوتیپی و نوکلئوتیدی در بز خلخالی به. دش

داد تنوع ژنتیکی در این نژاد  می  دست آمد که نشان به 779/7 و

در تحقیق دیگری  .(Hedayat Evrigh et al. 2017) زیاد است

تنوع ژنتیکی با استفاده از اطلاعات میتوکندری در بزهای محلی 

 0صورت  در این مطالعه، بز محلی کشور کره به. دشکره، بررسی 

 Aای به تبار مادری  ندی شدند و همه بزهای کرهب هاپلوتیپ گروه

تعلق داشتتند و فواصل ژنتیکی خیلی کوچک درون این جمعیت 

تشخیص داده شد که در مقایسه با دیگر کشورهای آسیایی از 

های ژنتیکی کمی را نشان  جمله چین، هند و پاکستان تفاوت

های  داد که وضعیت همخونی یا آمیزش این نتایج نشان می. داد می

یی است و همین امر ای در سطح بالا های کره خویشاوندی در بز

(. Odahara et al. 2006)سبب کاهش تنوع ژنتیکی شده است 

بررسی تنوع ژنتیکی و ساختار فیلوژنتیکی بز مرخز با همچنین 

 adani (iran)

 EF617965 (Iran A)

 AY155721 (india A)

 Raini A

 EF617945.1 (Iran A)

 EF618134 (Italy A)

 EF617779 (french A)

 DQ188893 (china D)

 EF617701 (Austria D)

 AY155952.1(india D)

 EF618217 (Kyrgyzstan D)

 EF618084(iran G)

 EF618535.1(Turkey G)

 EF617727.1 (Egypt G)

 EF617706.1 (Azerbaijan B)

 DQ121578.1 (china B)

 AJ317833(Mongolia B)

 AB044303.1(Laos B)

 EF618261.1(Pakistan B)

 DQ241349(Sicily F)

 DQ241351 (Sicily F)

 AY155708 (india C)

 DQ188892.1 (china C)

 EF618413.1 (spain C)
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نشان میتوکندری  D-Loopاز منطقه  HVR1های  استفاده از توالی

 Seyedabadi et 2016) داد که تنوع ژنتیکی در این نژاد بالاست

al. .)لوژنتیکی ناحیه نتایج فیD-Loop  نشان داد که بز عدنی با

نژاد عفار از کشور اتیوپی قرابت ژنتیکی خیلی بالا دارد و از 

که استان بوشهر در کنار خلیج فارس و دریای عمان قرار  ییجا آن

دارد و از نظر جغرافیایی و بر اساس نقشه جهانی این دریاها به 

نتیجه گرفت که منشأ این توان  شود لذا می خلیج عدن متصل می

د و شو نژاد به خلیج عدن در شمال شرقی کشور اتیوپی بر می

های انسانی در  دلیل انتقال گسترده بزها در طول مهاجرت به

 . های گذشته قابل توجیه است زمان
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